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mtDNA) 通常 是 编码 37 个 基因 (13 个 蛋白 质 基 因 、 al, 1994, 2006)。 随 着 测序 技术 的 飞速 发 展 及 基因 
22 个 tRNA 基因 及 2 个 tRNA 基因 ) 和 1 个 控制 区 (也 ”组 研究 的 不 断 深 入 ， 根 据 NCBI 基 因 组 数据 
称 A+T 丰 富 区 ) 的 细胞 器 基因 组 〈Wolstenholme， www.ncbi.nlm.nih.gov/genomes/ORGANELLES/mzt 
1992; Shadel & Clayton, 1993)。 目 前 mtDNA 被 广泛 ax_shorthtml 的 统计 ， 和 截至 2009 年 4 月 已 测 
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摘要 : 采用 长 距 PCR 扩 增 及 保守 引物 步 移 法 测定 并 注释 了 李 氏 大 足 凰 ( Aeropus licenti Chang) 的 线粒体 基因 组 
全 序列 。 结 果 表 明 ， 李 氏 大 足 蝗 的 线粒体 基因 组 全 长 13597 bp，A+T 含量 为 74.8%，37 个 基因 位 置 与 飞 蝗 的 一 致 ， 
基 登 ， 重 登 碱 基数 在 1 一 17 bp 


















































基因 间隔 序列 共计 17 处 105 bp， 间 隔 长 度 从 1 一 21 bp 不 等 ， 有 10 对 基因 间 存 在 58 bps, 
之 间 。13 个 蛋白 质 编 码 基因 中 找到 4 种 可 能 的 起 始 密码 子 ， 有 12 个 基因 在 3' 端 找到 完全 的 TAA 或 TAG 终止 密码 子 ， 
只 有 ND5 基 因 终 止 密码 子 为 不 完整 的 T。 除 人 RNAS*” (AGN) 外 ， 其 余 21 个 了 NA 的 二 级 结构 均 属 典型 的 三 叶 草 结 
KJ. tRNA*" (AGN) 的 DHU 臂 缺失 ,在 相应 的 位 置 上 只 形成 一 个 环 。 预 测 的 TRNA 二 级 结构 总 共有 6 个 结构 域 ( 结 
RER ), 47 个 茎 环 结构 ; 预测 的 srFRNA 的 二 级 结 # 构 包含 3 个 结 吉 构 域 , 31 个 茎 环 结构 。A+T 丰富 区 长 度 为 712 bp. 
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中 图 分 类 号 : Q969.26; Q969.265.1; Q754 文献 标志 码 : A 文章 编号 : 0254-5853-(2009)06-0603-10 











































































































nr nn 


































































































Analysis of Complete Mitochondrial Genome Sequence of 
Aeropus licenti Chang 


GAO Jia, CHENG Chun-hua, HUANG Yuan 


(College of Life Sciences, Shaanxi Normal University, Xi'an 710062, China) 


Abstract: The complete mitochondrial genome sequence of Aeropus licenti Chang was determined using long PCR 
and conserved primer walking approaches. The results showed that the entire mitochondrial genome of Aeropus licenti 
Chang is 15597 bp long with A+T content 74.8%. All 37 genes are conserved in the position observed in that of Locusta 
migratoria. Genes are closely assembled one after the other, leaving a total of 105 bp (excluding the A+T rich region) in 
intergenic spacers, ranging in size from 1 bp to 21 bp. There are a total of 58 overlapping nucleotides among 10 genes 
with overlapping range from 1 to 17 bp. Four types of start codons were identified in the 13 protein coding genes (PCGs), 
in which TAA and TAG were used in 12 PCGs as stop codons, except ND5 (T). Most tRNA genes could form typical 
secondary structures except tRNA?* (AGN), which had an absence of the DHU arm. There are six domains, 47 helices 
and three domains, 31 helices in the secondary structures of TRNA and srRNA respectively. In addition, there is an A+T 
rich region with 712 bp in length. 


Key words: Mitochondrial genome; rRNA secondary structure; Aeropus licenti Chang; Gomphoceridae; Orthoptera 
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物 有 215 种 。 在 已 测 出 的 节肢 动物 4 大 类 群 中 ， 丈 肢 
动物 (Chelicerata) 有 41 种 、 多 足 动物 (Myriapoda) 
有 8 种 、 甲 过 动物 (Crustacea) 有 39 种 、 六 足 动物 
(Hexapoda) 有 127 种 ， 而 直 翅 目 己 测 出 全 线粒体 
基因 组 的 物种 只 有 10 余 种 。 由 于 测序 的 类 群 较 少 ， 
所 选 物种 的 特殊 进化 模式 及 建树 时 的 长 枝 吸 引 等 
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L3 序列 拼接 、 注 释 及 分 析 

| Standen package ( Bonfield et al, 1995; 
http:/standen.sourceforge.net) 对 所 测序 列 进行 拼接 。 
拼接 好 的 基因 组 序列 首先 利用 tRNAscan-SE Search 
Server v1.21 (Lowe & Eddy, 1997; http://lowelab. 
ucsc.edu/tRNAscan-SE) FAW tH 174 tRNA ZEA, 
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难 。 而 增加 这 些 类 群 中 有 关 物 种 的 全 序列 数据 将 有 
利于 建立 比较 稳健 的 系统 发 育 关 系 。 

李 氏 大 足 蝗 (4eroprs licenti Chang): AW H i 
总 科 攀 角 蝗 科 (Gomphoceridae) 的 广 布 种 和 常见 种 ， 
对 该 物种 的 研究 对 于 了 人 解 杷 角 蝗 科 在 蝗 总 科 中 的 
系统 发 育 地 位 有 重要 价值 。 本 文 测 定 并 注释 了 李 氏 
大 足 蝗 线粒体 基因 组 全 序列 ， 并 对 其 编码 的 大 小 亚 
基 RNA 的 二 级 结构 做 了 预测 和 分 析 。 李 氏 大 足 星 
线粒体 基因 组 的 测定 为 直 翅 目 昆虫 线粒体 谱系 基 
因 组 学 提供 了 新 数据 。 


1 材料 和 方法 


1.1 标本 采集 及 总 DNA 的 提取 

李 氏 大 足 蝗 标本 于 2007 年 7 月 采集 于 内 蒙古 根 
河 ， 保 存 于 100% 酒 精 。 直 接 用 酚 - 氧 仿 抽 提 法 ， 从 
标本 的 后 足 股 节 肌肉 提取 总 DNA， 保 存 于 -20'%C。 
12 PCR 扩 增 、 克 隆 及 测序 
首先 ， 通 过 两 对 长 距 PCR (L-PCR) 引物 (Shi 
et al, 2008) 将 李 氏 大 足 蝗 线粒体 基因 组 扩 增 为 两 
条 相互 重合 的 片段 (片段 A 和 B) (Liu et al, 2006), 
PCR 反 应 循环 条 件 如 下 : 93'C 预 变性 2 min(92°C 
10s, 48°C 30s, 68°C 8 min)x15—(92'C 10s, 48°C 
30s, 68°C 8 min +20 s)x15—68°C 7 min24'C. 

其 次 ,用 27 对 保守 引物 以 片段 A 和 B 为 模板 将 整 
个 基因 组 扩 增 为 500~1500 bp 的 短片 段 (Shi et al, 
2008)。 短 片段 扩 增 体系 总 体积 为 25 pL， 包括 10x 
反应 缓冲 液 2.5 uL, 25 mmol/L MgCl, 2.5 uL, 2.5 
mmol/L dNTP 2 uL, 10 hmoyL 上 、 下 游 引 物 各 1.5 一 5 
uL, 5 U/uL TaqDNA 聚 合 酶 0.15~0.35 pL 和 长 片段 
产物 (作为 DNA 模 板 ) 1~2 hnL， 然 后 加 ddH2O 至 终 
体积 25 pL。PCR 反 应 程序 为 : 94Cx2 min 十 
(94'Cx30 s+38~55°Cx30 s+72°Cx1 min) x30 
cycles +72°Cx7 min - 4C forever. 

27 条 PCR 产 物 通 过 1% 琼 脂 糖 凝 胶 电 泳 检 测 , 7] 
胶 纯化 后 直接 测序 ， 对 于 直接 测序 结果 不 好 的 片段 
采用 克隆 测序 (Shi et al, 2008). 






























































































































































































































































































































































其 余 的 tNA 基 因 、 和 蛋白 质 基因 、rRNA 基 因 及 A+T 
丰富 区 的 相应 位 置 通过 与 非洲 飞 蝗 (NC_001712) 
的 相应 基因 序列 比 对 来 确定 。 确 定 每 个 基因 的 位 置 
及 序列 后 ， 利 用 Clustal X (Thompson et al, 1997) 
及 MEGA 4.0 (Kumar et al, 2004) 等 软件 对 序列 信 
县 进行 分 析 。 另 外 ， 以 每 斯 Raspolia dubia (Zhou et 
al, 2007) 和 蜜蜂 Apis mellifera (Gillespie et al, 2006) 
的 TRNA 和 SrRNA 二 级 结构 为 基础 对 李 氏 大 足 星 
相应 rRNA 的 二 级 结构 进行 了 预测 。 


2 结果 与 分 析 


2.1 基因 组 结构 

李 氏 大 足 蝗 线粒体 基因 组 序列 已 提交 到 
GenBank， 序 列 号 为 : GQ180102。 拼 接 好 的 李 氏 大 
足 蝗 线粒体 基因 组 全 长 13597 bp, ATR EXN 
74.8%, 其 中 包括 13 个 蛋白 质 基因 、22 个 tRNA 基因 ， 
2 个 核糖 体 RNA 基 因 、 还 有 1 个 界 于 tRNA* 和 125 
rRNA 之 间 的 非 编 码 区 ， 即 AT 丰 富 区 。 线 粒 体 基 因 
组 编码 37 个 基因 : N 链 编码 14 个 基因 ， 包括 4 个 蛋白 
质 基因 (ND1、ND4、ND4L、ND5) 、8 个 tRNA Jt 
E] CQ. C. Y. F, H, P. V. L-CUN) 和 2 个 rRNA 
基因 (16S rRNA. 128 rRNAO ; 其 余 的 23 个 基因 则 
由 J 链 编 码 ， 其 中 蛋白 质 编码 基因 、tRNA 基 因 和 
rRNA 基 因 比 较 保守 ， 而 AT 丰 富 区 的 变化 较 大 。 李 
氏 大 足 蝗 线粒体 基因 组 结构 如 图 1 所 示 。 

李 氏 大 足 蝗 线粒体 基因 组 有 17 处 基因 间隔 区 
域 ， 共 105 bp， 长 度 范围 在 1~21 bp 之 间 ， 最 大 的 
基因 间隔 出 现在 tRNA 和 ND1 这 两 个 基因 之 
W, RAIK 1。 李 氏 大 足 蝗 线粒体 基因 组 共有 10 
Mbt, JEW 58 bp， 长 度 范围 在 1~17bp 之 间 ， 最 
大 的 基因 重 关 出 现在 tRNA™* 和 ND5 之 间 。 
2.2” 碱 基 组 成 特点 

李 氏 大 足 蝗 线粒体 基因 组 AT 含量 为 74.8%， 有 
明显 的 AT 偏 向 性 (其 中 A 为 42.7%，T 为 32.1%,，C 
为 14.4%，G 为 10.8%)， 和 蛋白 编码 基因 序列 的 AT 含 
量 是 75.7%， 其 中 AT 含 量 最 高 的 区 域 是 AT 丰 富 区 和 
N 链 编码 基因 的 密码 子 第 1 位 点 。 
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23 ”蛋白质 编码 基因 的 密码 子 使 用 情况 

利用 MEGA4.0 对 李 氏 大 足 蝗 的 13 个 蛋白 质 编 
人 码 基 因 的 相对 同 义 密码 子 使 用 频率 relative 
synonymous codon usage, RSCU) 进行 了 统计 。 Æ 
大 足 蝗 的 线粒体 基因 组 中 和 蛋白 编码 基因 的 密码 子 
使 用 都 存在 着 强烈 的 密码 子 使 用 偏向 性 ,其 中 NNU 
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a fs "id x . Aeropus licenti Chang 
和 NNA 党 但 =p RSCU 基本 都 大 于 1, 3 位 点 为 A Mitochondrial genome 
M U 的 密码 子 使 用 频率 较 高 , PRA A 2 T 1 5597 bp 


第 3 位 点 A+T 含量 高 达 81.6%, NNU 和 NNA 密码 
子 使 用 的 偏向 性 与 蛋白 质 编码 基因 的 密码 子 的 第 3 
位 的 A+T 偏向 性 表现 出 正 相 关 性 。 
2.4 转运 RNA (tRNA) 基因 
通过 让 NAScan-SE 软 件 预测 以 及 与 飞 蝗 线粒体 
































































































































基因 组 序列 的 比较 各 确定 了 李 氏 大 足 蝗 的 22 个 图 1 李 氏 大 足 蝗 线粒体 基因 组 结构 
tRNA 基因 的 位 置 及 二 级 结构 (图 2)。 除 {RN ASer(AGN' Fig. 1 The structure of complete mitochondrial genome 
AS N LX — £X £H o PAR 
a pl ran en of Aeropus licenti Chang 
外 ,其 余 的 21 个 tRNA 基因 的 二 级 结 均 属 典 型 的 三 时 。 ees AENG LA, RNAI BIAR RH. 












































Eee RY. tRNA?U “ACN 的 DHU 辟 缺失 ， 在 相应 的 位 L1、L2 和 S1、S2 分 别 表示 1RNA*** CON? | RNA“ VUR 3 rg pA Ser AGN? | 
Y Ser (UCN? s 
ale 只 形 成 个 环 。 tRNA o Those genes encoded by the N strand are underlined. The 





























tRNA genes are designated by single letter amino acid codes; L1, L2 and S1, 
S2 denote the IRN4 CYM? | RNA VYP and tRNA OM? RNAS UN? | 


表 1 李 氏 大 足 蝗 线粒体 基因 组 成 
Tab.1 Mitochondrial gene profile of Aeropus licenti Chang 





基因 /区 域 起 始 /终止 密码 子 PALE PRIA I 
位 置 Position 长 度 Size 
Gene/ Region Start/ Stop condon TR/OR pc 

tRNA! 1 67 67 

tRNA?^ a1 139) 69 3 
tRNA 143 211 69 3 
ND2 212 1240 1029 ATG TAA 0 
tRNA"? 1231 1298 68 10 
tRNA“ (1291 1353) 63 -8 
tRNA™ (1366 1433) 68 12 
co | 1444 2979 1536 ATTA TAA 10 
tRNA UYR) (2982 3047) 66 2 
coll 3051 3734 684 ATG TAA 3 
tRNA“? 3733 3797 65 -2 
tRNAP* 3800 3870 71 1 
ATP8 3885 4046 162 ATC TAA 14 
ATP6 4040 4717 678 ATG TAA -7 
COXIII 4722 5513 792 ATG TAA 4 
{RNASY 5516 5579 64 2 
ND3 5580 5927 348 ATT TAG 0 
tRNA^™ 5926 5990 65 -2 
tRNA“ 5996 6060 65 5 
tRNA“" 6061 6125 65 0 


( 续 下 表 ) 








606 动物 学 研究 30 d$ 
(BEER) 
基因 /区 域 起 始 /终止 密码 子 PET AR IR IG 
Gene/ Region 位 置 Position 长 度 Size Start/ Stop condon IR/ORy« 
tRNAS*AGN) 6126 6192 67 0 
tRNA™ 6193 6259 67 0 
tRNA 6258 6342 85 -2 
ND5 (6325 8041) 1716 ATT T* -17 
tRNA" (8057 8126) 70 15 
ND4 (8129 9460) 1332 ATG TAG 2 
ND4L (9454 9750) 297 ATG TAA -7 
tRNA™ 9753 9820 68 2 
tRNA’? (9821 9884) 64 0 
ND6 9887 10408 522 ATG TAA 2 
CYTB 10412 11551 1140 ATG TAA 3 
tRNASerUCN) 11551 11620 70 1 
NDI (11642 12586) 1014 ATA TAG 21 
tRNALA CU (12590 12655) 66 3 
I-rRNA(16s) (12655 13969) 1315 -1 
tRNA™ (13969 14039) 71 -1 
s-rRNA(12s) (14039 14885) 847 -1 
D-Loop(CR) 14886 15597 712 0 
括号 标注 的 表示 在 N 链 上 编码 的 基因 ; IR: 基因 间隔 区 ; cv:OR: EAER. 























Brackets denote that 


2.5 ”核糖 体 RNA (rRNA) 基因 

















李 氏 大 足 蚂 线粒体 基因 组 








的 两 个 rRNA 基因 

















CrRNA 和 srRNA ) 分 别 位 于 tRNAT™(L-CUN)、 


tRNA™ (V) 和 tRNA™ (V), D-loop Ù] € 








KD. W 


个 rRNA 基因 的 A+TI 含 量 为 73.8%， 高 于 整个 基因 组 








的 平均 A+I 含 量 (74.8%), 
为 15%。 





含量 为 9.1%，C 含 量 


以 繁 斯 (Ruspolia dubia) (Zhou et al, 2007) 和 


度 差 异 也 主要 是 | 








he gene is encoded on the N strand; IR= Intergenic region; c: OR=overlap region. 








于 长 度 不 等 的 AT 丰富 区 造成 的 
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前 人 报道 昆虫 线粒体 AT 丰富 区 的 长 度 范 围 从 70 bp 
(Zhou et al, 2007) 到 4061 bp (Monforte et al, 


1993) 。 李 氏 大 足 蝗 线粒体 基 














因 组 的 AT 丰富 区 位 于 


128 rRNA 和 tRNA 之 间 ， 全 长 为 712 bp, ATA Ht 























蜜蜂 (Apis mellifera) (Gillespie et al, 2006) 的 TRNA 
和 srRNA 二 级 结构 为 基础 对 李 氏 大 足 蝗 的 二 级 结构 
进行 了 预测 。 李 氏 大 足 蝗 的 SRNA 和 JIrRNA 二 级 结 
构 整 体 与 龟 斯 和 蜜蜂 相似 ， 只 在 少数 位 置 存 在 差 
异 。 李 氏 大 足 蝗 9rRNA 的 二 级 结构 包含 3 个 结构 域 ， 
31 个 茎 环 结构 (图 3A); 而 IIRNA 二 级 结构 总 共有 6 个 
结构 域 〈 结 构 域 贡 缺 失 )，47 个 茎 环 结构 〈 图 3B )。 
2.6 A+T 丰 富 区 (D-loop) 

于 AT 丰富 区 存在 不 同 数量 的 重复 单元 , 所 以 
AT 丰富 区 的 长 度 差异 比较 大 , 而 线粒体 基因 组 的 长 


































































































为 83.7%， 明 显 高 于 整个 基因 组 的 AT 平均 水 平 
74.895. 
3 wit 
3.1 四 种 直 翅 目 昆虫 线粒体 基因 组 的 结构 和 


基因 顺序 比较 
在 GenBank + FRECA W EH H ERIE K 
W (Locusta migratoria ) (Flook et al, 1995) 、 中 
华 稻 蝗 〈Oxya chinesis) (Zhang et al, 2008) . %€ 
442i CRuspolia dubia) (Zhou et al, 2007) 的 全 线 
粒 体 基因 组 ， 并 与 本 论文 所 研究 的 李 氏 大 足 蝗 进行 
结构 和 基因 顺序 的 比较 。 
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14 个 基因 ,包括 4 个 和 蛋白质 基 因 (ND1、ND4、ND4L、 
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Fig.2 Potential secondary of the 22 inferred tRNAs in Aeropus licenti Chang 


























相应 的 氨基 酸 缩写 命名 , E 














£k: 标准 的 AT、CG 配对 ; *: GU 配 对 。 


The tRNAs are labeled with the abbreviations of their corresponding amino acids. Dashes indicating Watson-Crick base pairing and centered 


asterisks (*) indicating GU base pairing. 

















FFRAE, SE CHO, PEREMEES R 
的 全 线粒体 基因 组 长 度 分 别 为 15597、15722、 
15443 和 14976 bp， 均 包含 37 个 基因 和 1 个 A+T 
丰富 区 。 线 粒 体 基 因 组 编码 37 个 基 




















(16S rRNA, 12S rRNA) ; 
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NDS) . 8 个 tRNA 基因 [Gln，Cys，Tyr，Phe， 
His, Pro, Leu (CUN) , Val ] 以 及 2 个 rRNA 基因 


余 的 23 个 基因 则 由 
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图 3 ZRAKE rRNA (srRNA £l IrRNA) 
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吉 构 预测 结果 
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Fig.3 The secondary structure of rRNA (srRNA and IrRNA) of Aeropus licenti Chang 


srRNA 二 级 结构 预测 结果 ; B: RNA 二 级 结构 预测 结果 。 
The secondary structures of ssRNA; B: The secondary structures of IrRNA. 





6 期 mi FESS 李 氏 大 足 蝗 线粒体 全 基因 组 序列 609 

















序 如 图 1 所 示 。 在 这 四 种 直 翅 目 昆虫 中 ， 李 氏 大 足 
蝗 线粒体 基因 组 的 37 个 基因 顺序 和 转录 方向 与 非 
洲 飞 蝗 的 完全 一 致 ， 它 们 都 具有 与 典型 的 节肢 动物 
线粒体 基因 组 基因 排列 顺序 不 一 致 的 特征 一 KD 
转 位 现象 ， 即 tRNA^P(D) 基因 排 在 tRNA (K) 
基因 前 面 ， 为 DK 排列 ， 除 DK 排序 有 所 不 同 之 外 ， 
其 余 基 因 的 排列 顺序 完全 相同 。 而 疑 钩 额 惫 线粒体 
基因 组 则 与 典型 的 节肢 动物 相同 ， 为 KD 排 列 。 
3.2 ”基因 组 基因 间隔 和 重 到 区 比较 
ERRE, JEY KIE, Ply AL ATT HE 
的 全 线粒体 基因 组 基因 间隔 区 域 分 别 为 17、16、14 
和 17 处 ; 总 共 的 间隔 序列 长 度 分 别 为 105、101、86 
和 87 bp; 最 长 的 间隔 序列 分 别 为 21、19、22 和 21 bp; 
最 长 基因 间隔 区 所 在 的 位 置 均 为 RNA*™ (UCN) All 
NDI1 基 因 之 间 。 在 个 别 其 它 直 翅 目 昆虫 线粒体 基因 
组 中 ， 也 可 以 发 现在 tRNA(UCN) 和 ND1 基 因 之 间 
也 存在 较 大 的 基因 间隔 (Shi et al, 2008). 
ERARE, JEY KIE, SEPUAV ATP HE 
H4 £r PRAE DAL ZH SEA CER LX 390] 2910. 10. 13 
和 14 处 ; HEAP SN AR ES) 2958. 42. 565165 bp; 
REW MBIA GAIT. 10. 87119 bp。 在 其 他 
BRP, AMESYJAGBIE20bp (Bombyx mori) 
CYukuhiro et al, 2002) 到 152 bp (Anopheles 
quadrimaculatus) (Mitchell et al, 1993) 之 间 。 目 
BU ACL AN SE FE BX 77 bp, 存在 于 螺旋 蝇 
CCochliomyia hominivorax) (Lessinger et al, 2000) 
的 tRNASe(UCN) 和 ND1 基 因 之 间 。 
3.3 tRNA 基因 的 二 级 结构 比较 
ERARE, JEY KIE, EP AL a AT HE 
的 tRNA 基因 ， 除 了 tRNA(AGN) 外 ， 都 能 够 形成 
典型 的 三 叶 草 结构 ， 其 中 人 NA (AGN) 二 级 结构 缺 
少 了 DHU 臂 ， 这 一 点 与 许多 后 生动 物 相 一 致 。 在 其 
形成 的 二 级 结构 中 存在 一 些 错 配 ， 非 洲 飞 星 、 东 方 
Wt. SEPA SRI p AERE D E ROUCA) IU IT. 5. 
37702937, Mop Ag. KIRE, SETA GS 
和 中 华 稻 蝗 的 G-U 错 配 〈 形 成 1 个 弱 键 ) 分 别 为 16、 
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RNA 编辑 中 得 到 校正 ， 因 而 并 不 会 影响 各 个 tRNA 
基因 的 转运 功能 CYokobori etal, 1995) 。 
3.4 rRNA 基 因 的 二 级 结构 比较 

在 已 经 预测 出 rRNA 基 因 二 级 结构 的 昆虫 中 ， 
选择 同 为 直 妈 目的 疑 钓 额 复 与 本 研究 中 的 李 氏 大 
足 凰 rRNA 基因 二 级 结构 进行 比较 《〈 图 4 一 7 )。 
疑 钩 额 钱 与 李 氏 大 足 蝗 sSrRNA 基 因 都 具有 3 个 
HRS, B 1 和 第 开 结 构 域 为 可 变 区 域 ， 第 贡 结 构 
或 为 保守 区 。 李 氏 大 足 蝗 与 疑 钩 额 繁 相 比 ， 存 在 3 
局 部 结构 变异 。 在 第 [结构 域 中 ，4$' 末 端 李 氏 大 
蝗 形成 2 个 茎 环 结构 ， 而 疑 钩 额 每 只 形 成 1 个 。 同 
时 ,在 第 I 结构 域 中 ， 疑 钓 额 钼 形成 H5 与 H52 个 茎 
环 结构 ， 而 在 李 氏 大 足 蝗 中 ，1 个 葵 环 结构 缺失 。 
在 第 [I 结构 域 中 , 疑 钩 额 咎 相对 与 李 氏 大 足 蝗 多 形 
成 了 1 个 茎 环 结构 〈 图 $ )。 

IIFRNA 具 有 6 个 结构 域 , 第 1 M MAVA 
域 为 可 变 区 域 ， 第 信和 V 结构 域 为 保守 区 域 。 在 第 
本 结构 域 中 ， 疑 钓 额 得 比 李 氏 大 足 蝗 多 出 1 个 葵 环 
结构 (图 7)。 

从 以 上 比较 中 可 以 看 出 ，rRNA 的 结构 域 并 不 
是 完全 绝对 化 的 保守 或 可 变 。 在 srRNA 中 ， 处 于 保 
守 区 域 的 第 三 结构 域 在 一 些 区 域 发 生 了 变化 ， 而 处 
于 可 变 区 域 的 第 开 结 构 域 也 有 部 分 是 保守 的 ; 同样 
IlrRNA 中 处 于 保守 区 域 的 第 区 结构 域 也 有 部 分 区 域 
发 生 了 一 些 变化 ， 而 可 变 区 域 的 结构 域 也 有 部 分 趋 
于 保 宁 。 或 许 我 们 可 以 把 节肢 动物 甚至 是 直 翅 目的 
TRNA 二 级 结构 的 保守 区 域 和 可 变 区 域 更 加 精细 
化 。 
3.5 AT 富 含 区 域 的 比较 

ERRER dEJH Re, SEA A AE 
AT 富 含 区 域 的 长 度 分 别 为 712、875、70 和 562 bp, 
AI 含量 分 别 为 83.7%、85.94%、71.4% 和 86.6%， 相 
Lee itd rr. EATE EE LU ds ST eS RE eg 
HE, TATE OF ERE . KAW PAE A ZA 
FPF) HAS 597, 15722. 149765815443 bp, "J 
见 AT 富 含 区 域 的 长 度 变 化 是 影响 整个 基因 组 的 长 
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24、24 和 16 对 。 tRNA ZZR A TA rn Ir e SOL S n] ELE 





度 变化 的 主要 因素 。 
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图 4 李 氏 大 足 蝗 和 疑 钩 额 翘 SrRNA 5' 茎 环 结构 ( 工 ) 
Fig.4 Helices of srRNA 5' in Aeropus licenti Chang and Ruspolia dubia(1) 
A: 疑 钩 额 生 Ruspolia dubia; B: 李 氏 大 足 蝗 Aeropus licenti Chang. 
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图 5 FRAC E ES RNA EI ZEE EESTI) 
Fig.5 The comparison about helices of srRNA in Aeropus licenti Chang and Ruspolia dubiall) 
A: E Ruspolia dubia; B: 李 氏 大 足 蝗 Aeropus licenti Chang. 
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图 6 RCA LIA BE PY LES RNA 28 Fh t CE TID) 
Fig. 6 The comparison about helices of SrRNA in Aeropus licenti Chang and Ruspolia dupia(ID 
A: 疑 钩 额 生 Ruspolia dubia; B: 李 氏 大 足 蝗 Aeropus licenti Chang. 
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7 FRKE MEA E LERNA E E EE (TT) 
Fig.7 The comparison about helices of LrRNA in Aeropus licenti Chang and Ruspolia dubia( 11) 
A: BETIS Ruspolia dubia; B: 李 氏 大 足 蝗 Aeropus licenti Chang. 
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